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บทที่ 3 
ทฤษฏีอัลกอริทึมทางพันธุศาสตร 

 
3.1 บทนํา 

อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรเปนวิธีการคํานวณทางคอมพิวเตอรซ่ึงพัฒนามาจาก
กระบวนการ วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ถูกคิดคนขึ้นมาโดย จอหน ฮอลแลนด (John Holland) 
ในชวงป ค.ศ.1960   และถูกพัฒนาตอโดย โกลดเบริก (Goldberg) ซ่ึงอัลกอริทึมทางพันธุศาสตรได
ถูกนํามาประยุกตใชสําหรับหาคาที่เหมาะที่สุดสําหรับปญหาที่มีความสลับซับซอนของตัวแปร
ตางๆ เชน การประมวลผลภาพ, การทํานายโครงสรางในสามมิติของโปรตีน, การวางแผนการ
เคลื่อนที่ของหุนยนต, การวางแผนการโคจรของดาวเทียม, การออกแบบอาคาร, การออกแบบ
เครือขายการสื่อสาร     

พื้นฐานของวิธีการนี้จะเปนการสุมประชากรขึ้นมากลุมหนึ่งแลวใชกระบวนการทาง
ชีววิทยา ไดแก Selection, Crossover, Mutation กระทํากันระหวางประชากรภายในกลุมจนได
ประชากรใหมมา หากประชากรใหมที่ไดมีคาความสามารถที่ดีกวาประชากรในรุนเดิม ก็จะนํามา
แทนที่ประชากรในรุนเดิม ทําซ้ําจนกระทั่งไดกลุมประชากรที่มีความสามารถที่ดีที่สุด เราสามารถ
สรุปกระบวนการทางของอัลกอริทึมทางพันธุศาสตรไดเปนขอๆ ดังนี้ 

1.อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรใชการคนหาโดยการเขารหัสของตัวแปรตางๆใน
ปญหาที่ตองการหา 

2.อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรจะทําการคนหาโดยใชกลุมประชากรเริ่มตน 
3.อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรจะใชฟงกชันวัตถุประสงค (Objective Function) ใน

การกําหนดคาเหมาะสมซึ่งใชเปนแนวทางในการหาผลเฉลยของปญหา 
4.อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรจะใชตัวดําเนินการทางพันธุกรรม (Genetic 

Operators) ในการกระทํากับกลุมประชากรภายในกลุมเพื่อใหไดกลุมประชากรใหม 
 
ซ่ึงลักษณะเบื้องตนขางบนทําใหอัลกอริทึมทางพันธุศาสตรเปนแนวทางในการ

นํามาประยุกตใชในการประมวลผลทางคอมพิวเตอรไดดี 
เนื่องจากอัลกอริทึมทางพันธุศาสตรมีพื้นฐานมาจากกระบวนการวิวัฒนาการของ

ส่ิงมีชีวิตทางชีววิทยาดังนั้นศัพทที่ใชจึงเปนศัพทที่ใชทางดานชีววิทยา อธิบายไดวา อัลกอริทึมทาง
พันธุศาสตรนี้จะเร่ิมจากการสุมกลุมของผลเฉลย (Population) ที่ถูกเขารหัสเปนสายของอักขระ 
(String) หรือในทางชีววิทยาจะเรียกกันวาโครโมโซม (Chromosome) ซ่ึงใชสําหรับแทนผลเฉลยรับ



  23 

0 1 1 0 0 1 1 1 2 3 4

ที่ไดจากปญหา โดยในแตละโครโมโซมจะประกอบไปดวยกลุมของอักขระ(Characters) หรือยีน 
(Gene) โดยแตละยีนนี้จะอยูในตําแหนงที่แนนอนของโครโมโซมเรียกวา โลคัส (Locus) และ
สถานะของยีน(Genes) ณ ตําแหนงที่แนนอนบนโครโมโซมนั้นเรียกวา อัลลีล (Allele) โดย
ลักษณะเฉพาะของโครโมโซม(Chromosomes) ที่ถูกเขารหัสเหลานี้เรียกวา จีโนไทป (Genotype) 
ของผลเฉลย และเมื่อมีการถอดรหัสโครโมโซมจะไดผลเฉลยจริงของปญหาซ่ึงผลเฉลยจริงของ
ปญหานี้เรียกวา ฟโนไทป (Phenotype) ของผลเฉลย  เราสามารถเปรียบเทียบคําศัพทที่ใชในทาง
ชีววิทยาและศัพทที่ใชทางดานคอมพิวเตอรสําหรับอัลกอริทึมทางพันธุศาสตรไดดังตาราง 3.1 และ
แสดงสวนประกอบตางๆ ของโครโมโซมไดดังภาพประกอบที่ 3.1 

 
ตารางที่ 3.1 การเปรียบเทียบระหวางคําศพัทเฉพาะทางชวีวิทยาและศพัททางคอมพิวเตอรที่ 
       ใชสําหรับอัลกอริทึมทางพันธุศาสตร 
 

คําศัพทเฉพาะทางชีววิทยา ศัพทที่ใชในอลักอริทึมทางพันธุศาสตร 
Chromosome 

Gene 
Allele 
Locus 

Genotype 
Phenotype 

String or Code of a solution 
Encoding 

A binary or digit number 
A location of a gene 

Fitness or a value of an objective function 
A series of decision variables 

 
 A location of a gene (locus) 
 
 
 
 
      

An allele    A Chromosome   A Gene  A Complete set of chromosomes  
 

ภาพประกอบที่ 3.1 แสดงสวนประกอบของโครโมโซม 
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3.2 อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรอยางงาย (Simple Genetic Algorithm) 
อัลกอริทึมทางพันธุศาสตรอยางงายซึ่งอธิบายโดย โกลดเบริก (Goldberg) ในป 

ค.ศ.1989 ไดแสดงใหเห็นถึงสวนประกอบและกระบวนการพื้นฐานของระเบียบวิธีนี้ อธิบายเปน
ขั้นตอนไดวา 

1.เร่ิมจากการสุมกลุมโครโมโซม (Chromosome) ซ่ึงเปนกลุมประชากร 
(Population) เร่ิมตน  

2.ถอดรหัสของแตละโครโมโซมไปเปนจํานวนเต็ม จํานวนจริงหรือเลขฐานสอง 
3.ทดสอบคาวัตถุประสงคของประชากรแตละตัวจากฟงกชันวัตถุประสงคแลว 
4.คํานวณคาความเหมาะสม (Fitness Value) ของแตละโครโมโซมโดยใชคา

วัตถุประสงค (Objective Value) ขางตน 
5. สรางประชากรชุดใหมจากประชากรชุดเกาดวยการคัดเลือก (Selection) โดย

พิจารณาจากคาความเหมาะสม (Fitness Value) 
6. นําประชากรชุดใหมที่ไดมากระทําตามวิธีการทางพันธุศาสตร ซ่ึงไดแก การ

แลกเปลี่ยนยีน (Crossing Over) และ การกลายพันธุ (Mutation) 
7.ทําซ้ําขั้นตอนที่ 2 ถึง 6 จนกระทั่งผลเฉลยที่ไดลูเขาสูคําตอบของปญหาที่

ตองการ โดยกระบวนการจากขอ 2 ถึง 6 นี้เรียกวาหนึ่งรุนของประชากร (Generation) แสดงไดดัง
ภาพประกอบที่ 3.2  
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ภาพประกอบที่ 3.2 แผนภาพแสดงขั้นตอนกระบวนการของอัลกอริทึมทางพันธุศาสตร 
 

จากกระบวนการดังกลาวขางตนจะเห็นไดวากระบวนการหลักๆของอัลกอริทึม
ทางพันธุศาสตรอยางงาย (Simple Genetic Algorithm) ประกอบไปดวย 5 ขั้นตอน อันไดแก การ
เขารหัสโครโมโซม (Chromosomes Coding), การประเมินคาความเหมาะสม (Fitness Evaluation), 
การคัดเลือก (Selection), การแลกเปลี่ยนยีน (Crossing Over), การกลายพันธุ (Mutation) ซ่ึง
กระบวนการเหลานี้สามารถอธิบายรายละเอียดไดดังนี้ 
 

3.2.1 การเขารหัสโครโมโซม (Chromosomes Coding)  
จากที่ไดกลาวถึงเบื้องตน จะเห็นวาอัลกอริทึมทางพันธุศาสตร จะทําการคํานวณ

ในปริภูมิของตัวแปรที่เกิดจากการเขารหัสตัวแปรที่ตองการหาคําตอบ โดยทั่วไปรูปแบบของรหัสที่
ใชมักจะอยูในรูปของเลขฐานสอง ซ่ึงโครโมโซมที่ใชแทนคําตอบของปญหาแตละปญหาประกอบ
ไปดวยเซตของ Allele 0 หรือ 1 โดยความยาวของโครโมโซมจะถูกกําหนดตามความตองการและ

สรางกลุมประชากรเร่ิมตน 

เขารหัสโครโมโซมและคํานวณคาความเหมาะสม 

ตรงตามเงื่อนไข 
เพื่อหยุดการคํานวณ ? หยุดการคํานวณ

คัดเลือกโครโมโซมที่เหมาะสม 

กระทําโครโมโซมที่ผานการคัดเลือก 
ดวยตัวดําเนินการทางพันธุกรรม 

ใช 

ไมใช
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มักขึ้นอยูกับลักษณะของปญหา  โดยตัวอยางของโครโมโซมที่ เปนเลขฐานสองแสดงดัง
ภาพประกอบที่ 3.3 

 
 
 
          X1           X2        X3 

 
ภาพประกอบที่ 3.3 โครโมโซมที่เขารหัสเปนเลขฐานสอง 

 
จากรูปโครโมโซมที่เขารหัสเปนเลขฐานสองมีความยาว 12 บิตถูกใชแทน 1 ผลเฉลยของปญหาซึ่ง
ประกอบไปดวยตัวแปร X 3 ตัวไดแก X1, X2 และ X3 โดยตัวแปร X แตละตัวจะถูกแทนที่ดวย
เลขฐานสองความยาว 4 บิต ซ่ึงหมายความวาผลเฉลยที่เปนไปไดของตัวแปร X แตละตัวมีไดถึง      
24 = 16 คา และหากรวมผลเฉลยของตัวแปรทั้ง 3 จะมีกรณีที่สามารถเกิดขึ้นไดถึง 4,096 กรณี  
 

3.2.2 การประเมินคาความเหมาะสม (Fitness Evaluation)  
โดยทั่วไปคาความเหมาะสม (Fitness Value) ของแตละโครโมโซมจะมี

ความสัมพันธกับคาวัตถุประสงค (Objective Value) ที่ไดจากคําตอบของปญหาคาหนึ่ง ซ่ึง
หมายความวาการคํานวณคาความเหมาะสม (Fitness Value) จะตองถอดรหัสโครโมโซมแตละ
โครโมโซมไปเปนตัวแปรจริงของปญหาแลวคํานวณคาวัตถุประสงค (Objective Value) โดยแทน
ตัวแปรที่ไดจากการถอดรหัสไปในฟงกชันวัตถุประสงคซ่ึงเปนฟงกชันที่ใชวัดคุณสมบัติของ
โครโมโซมวาเหมาะสมกับปญหานั้นๆ  เพียงใด  ถาเปนปญหาในการหาเงื่อนไขที่ดีที่ สุด
(Optimization) หรือปญหาการหาจุดสูงสุด เราสามารถนําคาวัตถุประสงค (Objective Value) ไปใช
เปนคาความเหมาะสม (Fitness Value) ไดเลย แตถาเปนปญหาในการหาเงื่อนไขนอยที่สุด 
(Minimization) หรือปญหาการหาจุดต่ําสุด คาความเหมาะสม (Fitness Value) จะหาไดโดย 

        
maxi if C J= −        ( 1 ) 
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เมื่อ  
if      แทนคาความเหมาะสม (Fitness value) ของแตละประชากร 
maxC แทนคาคงที่ ซ่ึงเปนจํานวนจริงบวกที่มั่นใจวาจะมีคามากกวาคาความ

เหมาะสม (Fitness value) ที่ไดจากปริภูมิของการคนหาเสมอ คา maxC  นี้มักจะหาพิจารณาจาก
คาสูงสุดของคาวัตถุประสงค (Objective value) ของประชากรชุดแรก 

iJ     แทน คาวัตถุประสงค (Objective Value) ซ่ึงไดมาจากการหาโดยใชฟงกชัน
วัตถุประสงค (Objective Function)  

 
3.2.3 การคัดเลือก (Selection) 

กระบวนการการคัดเลือกเปนสวนที่ทําใหเกิดการเลือกโครโมโซมที่ดีที่สุดนั่น
หมายถึงเปนสวนที่ทําใหเกิดการคนหาคําตอบที่ดีที่ สุดของปญหาในแตละรุนของจํานวน
โครโมโซมทั้งหมด กลาวคือ จํานวนโครโมโซมของปญหาเราจะกําหนดเปนชั่วรุน (Generation) 
แลวจะมีการเลือกโครโมโซมที่ดีที่สุดในแตละรุนเพื่อนําโครโมโซมที่ดีที่สุดในรุนนี้มาเปนตัว
กําเนิดโครโมโซมในรุนตอๆไป โดยเทคนิคของการคัดเลือกที่นิยมใชมีสองชนิดไดแก Roulette 
Wheel Selection และ Stochastic Universal Sampling selection ซ่ึงจะไดอธิบายในรายละเอียดดังนี้ 

 
Roulette Wheel Selection 

Roulette Wheel Selection เปนเทคนิคการคัดเลือกที่งายที่สุด ซ่ึงเทคนิคนี้สามารถ
นํามาเปรียบเทียบไดกับวงลอ  Roulette ที่มีชอง Slot ซ่ึงมีขนาดไมเทากัน โดยชอง Slot ที่มีขนาด
ใหญจะเทียบไดกับโอกาสของโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมากและสามารถถูกเลือกไปสูรุน 
(Generation) ถัดไปไดมาก ในขณะที่ชอง Slot ที่มีขนาดเล็กจะเทียบไดกับโอกาสของโครโมโซมที่
มีคาความเหมาะสมนอยและจะถูกเลือกไปสูรุนถัดไปไดนอย ซ่ึงขนาด Slot ของวงลอ Roulette แต
ละชองจะหาไดจากอัตราสวนของคาความเหมาะสมของโครโมโซมแตละตัวกับคาความเหมาะสม
รวมของโครโมโซมทุกตัว ในการคัดเลือกจะทําการกําหนดจุดคงที่หนึ่งจุดแลวหมุนวงลอ Roulette 
โดยการสุม เมื่อวงลอ Roulette หยุดที่จุดใด โครโมโซมที่ถูกแทนโดย Slot ชองนั้นจะถูกคัดเลือก
ไปเปนโครโมโซมของประชากรรุนตอไป จากนั้นจะทําการหมุนวงลอโดยการสุมตอไปเพื่อ
คัดเลือกโครโมโซมจนครบตามจํานวนประชากรเริ่มตน ดังภาพประกอบ 3.4  แตมีขอสังเกตอยูวา
วงลอ Roulette ตองถูกหมุนโดยการสุมอยางแทจริงและจํานวนครั้งของการคัดเลือก (ในที่นี้ขึ้นอยู
กับจํานวนประชากร) จะตองมีจํานวนครั้งมากพอ  การคัดเลือกจึงจะเปนไปตามวัตถุประสงคที่
ตองการคือ โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมากก็จะมีโอกาสที่จะถูกเลือกมากและในทางตรงกัน
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ขามโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมนอยก็จะมีโอกาสที่จะถูกเลือกนอย แตเนื่องจากจํานวนครั้ง
ของการหมุนของวงลอ Roulette ถูกจํากัดโดยจํานวนประชากรดังนั้นในกรณีที่มีจํานวนประชากร
นอยการคัดเลือกโดยวิธีนี้จะไมเปนไปตามวัตถุประสงคของการคัดเลือกอยางแทจริง คือโอกาสที่
ประชากรที่มีคาความเหมาะสมนอยอาจจะถูกเลือกไดเทากับหรือมากกวาประชากรที่มีคาความ
เหมาะสมมาก ปญหานี้สามารถแกไขไดโดยการใชเทคนิค Stochastic Universal Sampling 
Selection ซ่ึงจะอธิบายตอไป 

 
Stochastic Universal Sampling Selection 

การคัดเลือกโดยเทคนิคนี้จะกระทําไดโดยเริ่มตนจากการหาโอกาสในการถูกเลือก
ของโครโมโซมแตละตัวซ่ึงเปรียบไดกับความกวางของชอง Slot แตละชองของวงลอ Roulette ตาม
วิธีการที่กลาวมาแลวขางตน จากนั้นทําการสุมจุดที่ขอบของวงลอ Roulette ขึ้นมาจุดหนึ่ง แลวทํา
การหมุนวงลอ Roulette ไปเปนมุมที่แนนอนครั้งละ 360/n โดยที่ n คือ จํานวนประชากรทั้งหมด 
การหมุนในแตละคร้ังจะทําใหไดโครโมโซมหนึ่งตัว ซ่ึงเมื่อหมุน n คร้ังก็จะไดประชากรครบตาม
จํานวนเดิม แผนภูมิ (Stochastic Universal Sampling Selection) แสดงดังภาพประกอบ 3.4 การ
หมุนดวยมุมที่คงที่นี้จะทําใหโครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมมากจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกมากและ
โครโมโซมที่มีคาความเหมาะสมนอยจะมีโอกาสที่จะถูกเลือกนอย ซ่ึงสามารถแกปญหาที่เกิดขึ้น
จากเทคนิค Roulette Wheel Selection 
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ภาพประกอบที่ 3.4 การคัดเลือกแบบ Roulette Wheel Selection และ Stochastic Universal 
                Sampling Selection 
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1 1 1 1 1 1 1 1 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 1 1 1 1

3.2.4 การแลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over)  
ดังที่กลาวไวขางตนวาอัลกอรึทึมทางพันธุศาสตรจะทําการคํานวณโดยใชวิธีการ

ทางพันธุกรรมเพื่อเปล่ียนแปลงโครโมโซมที่ผานกระบวนการคัดเลือกมาแลว โดยวิธีการทาง
พันธุกรรมชนิดหนึ่งคือ การแลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over) ซ่ึงกระบวนการนี้จะเริ่มตนดวยการสุม
เลือกโครโมโซมมาคูหนึ่งจากโครโมโซมที่ผานกระบวนการคัดเลือก (Selection) มาแลว  
โครโมโซมคูนี้จะเรียกวาโครโมโซมพอแม (Parent Individuals) และจากนั้นจะทําการแลกเปลี่ยน
ยีนกันระหวางโครโมโซมพอแมเกิดเปนโครโมโซมลูกมาสองตัว (Offspring) หลังจากนั้นจะทํา
กระบวนเดียวกันนี้กับโครโมโซมที่เหลืออยูจนไดโครโมโซมลูกครบตามจํานวนประชากรเดิม แต
โดยทั่วไปแลวการแลกเปลี่ยนยีนจะไมไดเกิดขึ้นกับทุกโครโมโซมพอแมที่ถูกเลือกมา ทั้งนี้ขึ้นอยู
กับความนาจะเปนในการเกิดการแลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over Probability) ซ่ึงโดยทั่วไปแลว
มักจะมีคาอยูในชวง 0.7 ถึง 0.9 โดยหากไมเกิดการแลกเปลี่ยนยีน จะทําใหโครโมโซมลูกที่ไดมี
ลักษณะเหมือนโคโมโซมพอแมทุกประการ เทคนิคของการแลกเปลี่ยนยีน ที่ใชกันมากมีสอง
เทคนิคคือ (n-Point Crossing-over) และ (Uniform Crossing-over) โดยรายละเอียดของทั้งสอง
เทคนิคนี้จะอธิบายดังนี้ 
 

n-Point Crossing-over 
เทคนิคการแลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over) ชนิดนี้เกิดขึ้นไดโดยการแลกเปลี่ยนยีน

ระหวางโครโมโซมรุนลูกที่จับคูกัน โดยที่การแลกเปลี่ยนยีนนี้จะเกิดขึ้นทางดานใดดานหนึ่งของจุด
กําหนด (Crossing-over Site) แลวสลับกันไปตามจุดของการแลกเปลี่ยนยีน โดยจํานวนจุดของการ
แลกเปลี่ยนยีน n จุดนี้จะตองมีคามากกวาหรือเทากับ 1 ดังแสดงในภาพประกอบ 3.5  

 
 
 
 
     

 จุดแลกเปลี่ยนยีน    จุดแลกเปลี่ยนยีน 
  โครโมโซมพอแม    โครโมโซมลูก 
 

ภาพประกอบที่ 3.5 การแลกเปลี่ยนยนีแบบ 1 จุด 
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1 1 1 1 1 1 1 1 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 0 1 0 1 

0 1 0 0 1 1 0 1 0 

1 1 1 1 1 1 1 1 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 1
 
 
 
 
     

 จุดแลกเปลี่ยนยีน    จุดแลกเปลี่ยนยีน 
  โครโมโซมพอแม    โครโมโซมลูก 

 
ภาพประกอบที่ 3.6 การแลกเปลี่ยนยนีแบบ 2 จุด 

 
Uniform Crossing-over 

เทคนิคการแลกเปลี่ยนยีนชนิด n-Point Crossing-over ตามที่กลาวมาขางตนจะ
พิจารณาการแลกเปลี่ยนยีนระหวางโครโมโซมพอแมโดยพิจารณาจากจุดกําหนดที่เกิดการ
แลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over Site) แตสําหรับเทคนิคการแลกเปลี่ยนยีนชนิด Uniform Crossing-
over นี้ จะพิจารณาการแลกเปลี่ยนยีนระหวางโครโมโซมพอแมทีละอัลลีล (Allele) หรือทีละบิต
ของเลขฐานสอง โดยใชวิธีการสุมหาคาความนาจะเปนในการแลกเปลี่ยนอัลลีลคูนั้นๆ หากอัล
ลีลหรือบิตใดๆ ไดรับอนุญาตใหทําการแลกเปลี่ยนยีนได อัลลีลของโครโมโซมที่เปนตัวพอก็จะถูก
นํามาแทนที่อัลลีลของโครโมโซมที่เปนตัวแม และอัลลีลของโครโมโซมที่เปนตัวแมก็จะถูกนํามา
แทนที่อัลลีลของโครโมโซมที่เปนตัวพอ ดังแสดงในภาพประกอบที่ 3.7 

 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบที่ 3.7 การแลกเปลี่ยนยนีแบบ Uniform 
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3.3.4 การกลายพันธุ (Mutation) 
การกลายพันธุ (Mutation) เปนวิธีการหนึ่งที่ใชสรางโครโมโซมใหมจาก

โครโมโซมเดิม ซ่ึงจะสงผลใหโครโมโซมใหมตัวนี้ ถูกเปลี่ยนแปลงไปเพียงเล็กนอยโดยการกลับ
คา อัลลีลของยีน (Gene) ตัวอยางเชนในกรณีของโครโมโซมเลขฐานสองการกลายพันธุ (Mutation) 
จะเกิดขึ้นโดยการกลับบิตของขอมูล (Bit Flipped) ซ่ึงแสดงดังภาพประกอบ 3.8 

 
กอนการกลายพันธุ 

 
หลังการกลายพันธุ 

 
ภาพประกอบที่ 3.8แสดงการกลายพันธุของประชากร 

 
จากภาพประกอบที่ 3.8 บริเวณที่เกิดการกลายพันธุ (Mutation) คือ ตําแหนง locus 

ที่ 5 ของโครโมโซม โดย Allele ของยีน (Gene) ที่ตําแหนงนี้จะถูกเปลี่ยนจาก 1 เปน 0 ซ่ึงการเกิด
การกลายพันธุ (Mutation) นี้ จะไมไดเกิดขึ้นในทุกตําแหนงของยีน (Gene) บนโครโมโซม แตจะ
เกิดไดจากความนาจะเปนของการกลายพันธุ  ซ่ึงโดยทั่วไปแลว จะมีคาอยูในชวง 0 ถึง 0.1 เราจะ
เห็นไดวาเมื่อเทียบความนาจะเปนในการแลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over Probability) ที่มีคาอยู
ในชวง 0.7 ถึง 0.9 กับ  ความนาจะเปนของการกลายพันธุ  ที่มีคาอยูในชวง 0 ถึง 0.1 แลวการ
แลกเปลี่ยนยีน (Crossing-over) จะเปนตัวดําเนินการหลักที่มีผลอยางมากตอการคํานวณของ
อัลกอริทึมทางพันธุศาสตร สวนการกลายพันธุ (Mutation) แมจะมีโอกาสในการเกิดนอยกวาจึงทํา
ใหมีผลตอการคํานวณนอย แตก็เปนตัวดําเนินการหนึ่งที่อาจจะสรางโครโมโซมที่มีความเหมาะสม
กวาประชากรรุนพอแมได 
 

1 1 1 1 1 1 1 1 1

1 1 1 1 0 1 1 1 1


